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В работе был использован подход, основанный на молекулярном профилировании числа копий 
участков ДНК (CNVs), метилирования ДНК и экспрессии генов клеток сосудов и крови пациентов, с кли-
нически выраженным атеросклерозом и метаболическим синдромом. Анализ атеросклеротических 
бляшек сонных (n=6) и коронарных артерий (n=6), интактных внутренних грудных артерий (n=8) и боль-
ших подкожных вен (n=8) осуществлен с использованием микрочипов Agilent SurePrint G3 Human 
CGH+SNP 2×400K, Illumina HumanMethylation27 BeadChip и HumanHT-12. Отдельные регионы генома про-
тестированы в клетках сосудов и крови пациентов (n=315) и клетках крови мужчин без сердечно-
сосудистых заболеваний в анамнезе (n=325) с помощью qPCR, ddPCR и бисульфитного пиросеквенирова-
ния. У пациентов в клетках крови и сосудов выявлены преимущественно «доброкачественные» CNVs, 
которые располагались в области генов иммуновоспалительного ответа и контроля метаболитов. Впер-
вые идентифицированное редкое увеличение числа копий участков ДНК в хромосомном регионе 
10q24.31 (ERLIN1) имеет соматическое происхождение в клетках крови отдельных пациентов. Атеро-
склеротические бляшки по сравнению с интактными артериями характеризовались умеренным увеличе-
нием уровня метилирования ДНК. Наиболее выраженное гипометилирование в атеросклеротических 
бляшках зарегистрировано в регионе 2q31.1 (HOXD4/HOXD3/MIR10B). Изменения уровня метилирования 
ДНК в этом локусе в клетках крови были связаны с курением и инсультом в анамнезе пациентов. При 
интеграции данных в атеросклеротических бляшках идентифицированы гены с увеличением уровня ме-
тилирования ДНК и снижением экспрессии (LIPE, CIDEC, TMEM88, GATA2) и один ген со снижением мети-
лирования ДНК и увеличением экспрессии (S100A4). Ген ACACB характеризовался изменением числа ко-
пий участков ДНК и экспрессии. Общим биологическим процессом для белковых продуктов генов в об-
ласти CNVs, изменением уровня метилирования ДНК и экспрессии в клетках сосудов, был иммуновоспа-
лительный ответ. Возможно, что вариабельность CNVs и метилирования ДНК в умеренной дозо- и тка-
неспецифичной манере может объяснить риск развития атеросклероза. Изменение Wnt-сигнального пу-
ти, метаболизма липидных капель и трансформация фенотипа клеток в клетках сосудов могут быть 
«драйверами» в отношении патологии.  
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